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O objetivo deste trabalho foi investigar a variabilidade genética de caracteres morfológicos e 
agronômicos de variedades locais de milho cultivadas por agricultores familiares do oeste de 
Santa Catarina. Os experimentos foram conduzidos em quatro municípios distintos por meio 
da avaliação de 12 tratamentos, em delineamento de blocos completos casualizados, com 3 
repetições. Os dados das variáveis foram submetidos a análise de variância conjunta e a 
análise de correlação linear simples. Diferenças significativas (P<0,01) entre tratamentos e 
para a interação genótipo x ambiente foram verificadas. Algumas características apresentaram 
correlação linear significativa (P<0,05) e positiva com a produtividade de grãos. 
 





The aimed of this work was to investigate the genetic variability of morphological and 
agronomic trials of local maize varieties cultivated by family farmers in western Santa 
Catarina. The experiments were conducted in four distinct municipalities through the 
evaluation of 12 treatments, in a randomized complete block design with 3 replicates. The 
data of the variables were submitted to the joint analysis of variance and the simple linear 
correlation analysis. Significant differences (P <0.01) between treatments and for the 
genotype x environment interaction were verified. Some characteristics showed a significant 
linear correlation (P <0.05) and positive correlation with grain yield. 
 





A busca incessante por produtividades cada vez maiores a partir do cultivo de híbridos de 
base genética estreita em ambientes marginais, já inviabilizou o sistema de produção de 
inúmeros estabelecimentos rurais de pequenos agricultores do oeste de Santa Catarina. Em 
função disso, muitos deles passaram a cultivar variedades de polinização livre para atender a 
  
demanda de grãos da propriedade (OGLIARI e ALVES, 2007). 
Nessa região, ainda são manejadas e conservadas em condições in situ e on farm ampla 
diversidade genética de inúmeras espécies vegetais (COSTA et al., 2016). Dentre estas, o 
cultivo de variedades locais de milho ainda é uma prática comum entre os pequenos 
agricultores, pois são produtivas em suas condições peculiares de cultivo (CECCARELLI, 
1994), além disso, apresentam grãos de coloração e composição química variada, permitido a 
sua exploração como alimento funcional para a alimentação humana (KUHNEN et al., 2011; 
KIST et al., 2014).  
Embora seja possível encontrar na literatura informações sobre o potencial produtivo de 
populações de polinização livre cultivadas por agricultores no oeste de Santa Catarina 
(OGLIARI e ALVES, 2007), não há registros recentes sobre a caracterização morfológica e 
determinação do potencial produtivo dessas populações. A dinâmica peculiar de manejo e 
conservação adotada pelos agricultores familiares tem proporcionado às populações milho 
adaptações morfológicos constantes que tem culminado no aumento da produtividade de 
grãos. 
Nesse sentido, caracterizar as populações de milho cultivadas em maior escala por estes 
agricultores pode ser uma estratégia importante para identificar novas populações com 
elevado potencial produtivo e para melhor entendimento das correlações existentes entre os 
caracteres morfológicos com os componentes de rendimento. Além do mais, poderá servir de 
estimulo para os agricultores darem continuidade a conservação on farm desse valioso recurso 
genético.  
Por esta razão, o presente trabalho teve como objetivo investigar a variabilidade genética 
de caracteres morfológicos e agronômicos de variedades locais de milho cultivadas por 
agricultores familiares do oeste de Santa Catarina. A identificação de alguma população de 
milho superior poderá ser o ponto de partida para o início de um programa de melhoramento 





As sementes das populações de milho de polinização livre utilizadas na condução deste 
trabalho foram obtidas por meio de doação das instituições parceiras do projeto. Trata-se de 
  
populações cujas sementes apresentam grande variabilidade de coloração, além disso, estão 
sob cultivo dos produtores familiares do oeste catarinense por muitos anos.  
Na safra 2016/17 foram implantados quatro ensaios, em três municípios: Concórdia, 
Novo Horizonte (2) e Iporã do Oeste. Cada ensaio foi constituído de 12 tratamentos, sendo 10 
variedades locais de milho e 2 variedades comerciais (testemunhas). Os ensaios foram 
conduzidos em delineamento de blocos completos casualizados, com três repetições. As 
parcelas foram constituídas por quatro sulcos de 5m de comprimento, com espaçamento de 90 
cm entre sulcos. A densidade populacional foi estabelecida em 50.000 plantas por ha-1. 
Foram avaliados em cinco plantas competitivas da parcela útil: na pré-colheita, número 
de folhas abaixo da espiga principal (FAB), número de folhas acima da espiga principal 
(FAC), altura de espiga (AES, cm), altura de planta (APL, cm) e número de ramificações do 
pendão (NRP); na pós-colheita, grau médio de empalhamento (GME), número de fileiras de 
grãos espiga-1 (NFG), número de grãos fileira-1 (NGF). A partir do total da parcela útil foi 
obtida a produtividade de grãos (13% de umidade) (PRO). Os dados de todas as variáveis 
foram submetidos a análise de variância conjunta e a análise de correlação linear simples. 
 
 
RESULTADOS E DISCUSSÕES 
 
Os ambientes onde os ensaios foram conduzidos afetaram significativamente (P < 0,05) 
as variáveis analisadas, exceto o GME (Tabela 1). Para os tratamentos, diferenças 
significativas (P < 0,01) foram verificadas em todas as variáveis avaliadas, revelando que 
existe considerável variabilidade genética entre as populações. Resultados similares aos 
obtidos neste trabalho com populações de polinização livre são amplamente relatados pela 
literatura (SOUZA et al., 2008). 
Diferenças significativas (P<0,05) para a fonte de variação G x A foram verificadas nas 
variáveis PRO, NRP, GME, NFG. Esse resultado revela que a posição relativa dos 
tratamentos varia em decorrência de ambiente de cultivo das populações considerando estas 
características. Vale destacar que estas características são de caráter quantitativo, portanto, são 




Tabela 1. Resumo da análise de variância conjunta realizada a partir de dados de quatro locais. 
FV GL PRO (1) FAB FAC AES APL NRP GME NFG NGF 
Ambiente (A) 3 6796,21 * 10,55 * 0,72 * 29806,53 * 28986,1 * 316,77 * 0,02 ns 5,58 * 52,87 * 
Tratamento (G) 11 1258,68 * 8,02 * 0,7 * 7913,94 * 9842,22 * 95,14 * 0,05 * 6,87 * 26,61 * 
G x A 33 205,31 ** 0,38 ns 0,14 ns 335,79 ns 471,16 ns 9,55 ** 0,03 * 1,03 ** 9,79 ns 





















































 (1) Os valores dos quadrados médios (QM) da variável PROD foram multiplicados por 10
-4
. */**/ns correspon-
dem a significância em nível de 5%, 1% e não significativo, respectivamente. 
Correlações lineares significativas (P < 0,05) e positivas, entre 0,2 e 0,4, foram 
verificadas entre PRO com as variáveis FAB, AES, APL, NFG e NGF. Esta informação revela 
que é possível indiretamente obter incrementos na PRO por meio do aumento da média destas 
variáveis (GONZÁLEZ et al., 1994). Vale destacar que NFG e NGF são menos afetadas pelo 
ambiente se comparado com PRO. Os resultados também revelaram que a média de PRO das 
cinco variedades mais produtivas (7.400 kg ha-1) foi tão elevada quanto a das testemunhas.  
A partir desse trabalho conclui-se que existe variabilidade genética nas populações de 
milho analisadas e que a produtividade de algumas destas é tão elevada quanto a das 
variedades comerciais disponibilizadas aos agricultores. Além disso, algumas populações 






A condução deste trabalho permitiu identificar populações de milho com elevado 
potencial produtivo, as quais poderão ser incluídas em programas de melhoramento genético 
visando melhorá-las para as condições específicas de cultivo dos pequenos agricultores  
Também vale destacar que ainda existe variabilidade genética entre as populações de 
milho manejadas e conservadas pelos pequenos agricultores do oeste catarinense. Contudo, 
pesquisas e ações envolvendo o manejo dessas populações podem ser de fundamental 
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